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ムを平成 25 年末に公開し、約 1 年間で 1,500 を超えるジョブリクエストがあった。本年度は、メタゲ
ノム解析から得られる結果の解釈をさらに容易にするために、モジュールが部分的に充足された際の
モジュールの存在意義を示唆する significance value、モジュールが 100%充足された場合の冗長度を





	 Significance value の計算方法は、以下の 3 点に留意して設計した。1. 各モジュールを構成するオ
ーソログ ID（K 番号）が他のモジュールでどの程度共有されているか。2. K 番号は KAAS によって
付与されるが、K 番号が付与されない配列については BLAST の E-value も考慮する。3. K 番号が付
与された配列の abundance を考慮する。 
	 Module abundance については、まず各モジュールにマッピングされた配列のヒット数を各オーソ
ログの平均長で割ることで補正を行う。この K 番号が付与された配列の abundance をもとに各モジュ
ールの abundance を計算する。モジュールは通常複数の K 番号からなる複数の反応ステップで構成さ
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在意義を示唆する significance value（Module significance）、遺伝子とモジュール（機能）の abundance
を示す KO abundance と module abundance を自動的に計算し表示するようにした。また、この新機
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